
図 1 ゲノムを蛍光標識した枯草菌 
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図 2 枯草菌遺伝子破壊株の作製法 
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1. 研究目的 
生命現象の統合的理解には、生命のプログラ
ムであるゲノムの全構造の解明と、そこに存在
する遺伝子のネットワークの解明とが必要で
ある。本プロジェクトでは、我国で全ゲノム配
列決定が推進された枯草菌とシアノバクテリ
アについて、配列決定により見出された新規遺
伝子の機能解明をシステマチックに進め、ゲノ
ムに書き込まれている生命活動のプログラム
を解読するための基礎的研究を行った。また、
高等生物のゲノム機能解析への橋渡しとして、
細胞性粘菌の cDNA解析も推進した。 

 
1) 日本が配列決定を行った領域に見出され
た枯草菌新規遺伝子約 1,000について、破
壊変異株あるいは発現制御変異株を作成
し、システマチックに機能と発現様式の解
析を行う（小笠原 直毅）。 

2) シアノバクテリアについて、系統的な破壊
変異株作製を行い、光合成機能への影響を
中心に、変異株の表現型について多面的な
スクリーニングを進める（池内 昌彦）。 

3) 個別遺伝子の解析と並行して、遺伝子発現
の全体像とその動態を解析するために、プ
ロテオーム解析技術を導入する（中山 建
男）。 

4) 細胞性粘菌の cDNA配列決定を進め、多細
胞生物に特有な遺伝子を洗い出し、新たな
遺伝子機能を明らかにする（田仲 可昌）。 

 

2. 研究成果概要 
2.1 枯草菌のゲノム機能解析 
枯草菌新規遺伝子の変異株作製は、我国で配
列決定を分担した領域の約 1,000遺伝子に加え、
欧州の領域の約 460 遺伝子についても変異株
作製も行った。その結果、枯草菌機能未知遺伝
子のほとんどをカバーする 2,776遺伝子につい
ての変異株バンクが完成した。 

枯草菌変異株作製の過程で同定された細胞
増殖に必須な新規必須遺伝子の情報と既知遺
伝子の情報を総合することにより、枯草菌の富
栄養培地・37度での増殖には、267遺伝子が必
須であることが明らかになった。この成果は一
つの生物の必須遺伝子セットが始めて実験的
に明らかになったという、非常に大きな意義を
持っている。 
一方、約 50 遺伝子について特異的機能を明
らかにし、作製した変異株についてのシステマ
チックな表現型解析を約 800 遺伝子について
行ったが、その徹底した表現型解析は今後の課
題となった。 
枯草菌変異株に組み込んだ LacZ レポーター
と野生株を用いたノーザン解析により、各々約
800遺伝子について発現情報を得た。しかしな
がら、研究の後半に DNAアレー技術が利用可
能になったため、アレー技術の導入も進めた。 
こうしたプロジェクトの成果は BSORFDB
（http://bacillus.genome.ad.jp）上で世界に情報発
信をしている。 

 



2.2 プロテオーム解析 
プロテオーム解析については、枯草菌蛋白質

2 次元電気泳動の標準プロトコールを確立し、
N末端アミノ酸配列分析により約300スポット
を遺伝子と対応付けることができた。さらに、
MALDI-TOF型質量分析計を用いたマスマッピ
ング法の導入や胞子外層の形成に関わる遺伝
子ネットワークの解明への展開など、我国のプ
ロテオーム研究を先導するような成果を得た。 

2.3 シアノバクテリアのゲノム機能解析 
シアノバクテリアについては、特定のモチー
フをもつ遺伝子を中心に約 400個の破壊株、ま
た輸送体遺伝子の二重変異株、約 20 個の強制
発現株を作製した。さらに、鉄の輸送体とその
発現にかかわる遺伝子群、形質転換と twitching
運動、走光性にかかわる遺伝子群等を同定した。 
また、DNA マイクロアレー解析を試み、環
境ストレス（強光、低炭酸ガス条件など）にお
ける光合成生物の特徴的な遺伝子発現をモニ
ターできることを実証するとともに、多数の新
規遺伝子の発現調節を見いだした。 

 

 
図 3 シアノバクテリア 

 
2.4 細胞性粘菌の cDNA解析 
細胞性粘菌については、18,000クローンの移
動体期 cDNA の配列決定を行い、得られた約
4,000個の独立 ESTについて、機能分類表を作
成し、約 1,700クローンを分類することができ
た。さらに、増殖期の細胞の cDNAライブラリ
ーを作製し、80種の高頻出の遺伝子 2,600クロ
ーンを除き、約 8,500クローンについて配列決
定を終了し、総計して約 5,300個の独立 ESTを
得た。 
また、in situ ハイブリダイゼーションのシス
テムも完成し、空間的発現パターンの解析を開
始した。細胞骨格質 50 種、Rab ファミリー蛋
白質 20 種、cAMP のシグナル伝達系に関与す
る遺伝子 10種、膜貫通型輸送蛋白質 30個の解
析を終了している。 
こうした結果は http://www.csm.biol.tsukuba. 

ac.jp/cDNAproject.htmlで公開した。 
 
 

 
図 4 細胞性粘菌 cDNAの空間的発現パターン 

 
3. 結論 
本研究で得られた、枯草菌・シアノバクテリ
アの変異株バンク、細胞性粘菌の cDNAクロー
ンバンクは、新たな遺伝子機能研究のための大
きな資産である。本研究を基礎として、枯草
菌・シアノバクテリアの遺伝子・ゲノム機能の
徹底した解明を進めることにより、微生物の諸
細胞機能をシステムとして理解することが可
能となる。また、本研究によって始まった細胞
性粘菌のゲノム解析は、現在未知である出芽酵
母と線虫の間を埋めるものであり、ゲノム進化
の研究に新たな展開をもたらすと期待される。 
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